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稻米垩白性状的QTL检测、上位性及环境效应分析
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摘 要 水稻的垩白性状是当前限制中国稻米品质提升的最主要因素。研究垩白形成机理及遗传特性，将有
利于提高育种中垩白性状的改良效率。本课题组先前构建了广陆矮4号/佳辐占重组自交系(GJRIL)及遗传
图谱。本研究连续2年在上杭县和龙海市两地共种植6季GJRILs，据各季垩白性状表型数据进行遗传分
析，结合遗传图谱进行QTL定位、上位性分析和环境效应分析。遗传分析发现垩白粒率和垩白度呈偏态分
布，推测垩白性状受主效基因与微效基因共同影响。QTL定位中，垩白粒率获得3个QTLs，qPGWC2、
qPGWC4和 qPGWC5，遗传贡献率分别为2.84%、3.74%和14.09%；垩白度获得3个QTLs，qDEC1、qDEC4和
qDEC5，遗传贡献率分别为2.96%、4.88%和7.79%。上位性分析中，垩白粒率和垩白度分别获得7对和5对
上位性QTLs，贡献率为0.23%~3.55%。RM307~RM518区间内同时检测到垩白粒率和垩白度的QTLs，并参
与了垩白粒率和垩白度的上位性互作。RM598~RM5140区间内也同时检测到垩白粒率和垩白度的QTLs，也
参与了垩白度的上位性互作。环境效应分析发现，垩白度的3个QTLs及 eqDEC10和 eqDEC9这对上位性
QTLs均与2010年早季龙海种植环境发生显著或极显著的互作效应。
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Abstract Rice(Oryza sativaL.)chalkinessisthemostimportantlimitingfactorforcurrentlyimprovingricequality
in China. Studying rice chalky formation mechanism and hereditary character will be helpful for increasing the
efficiencyoftheimprovementofchalkyqualityinbreeding.AGuanglu'aiNo.4/Jiaf zhanrecombinantinbredline
(GJ RIL) was developed and its genetic map was constructed previouslybyour research group. In this study, the
geneticanalysisofricechalkinesswascarriedoutbasingonthechalkyphenotypingdataofGJRILfromatotalof
6 growth seasons of two different locations, Shanghang countyand Longhai city, in two consecutive years. Then
the QTL mapping, epistasis and environmental effects of chalkiness were studied byusing these phenotying data
andthegeneticmap.Thegeneticanalysisindicatedthatpercentageofgrainswithchalkiness(PGWC)anddegree
ofendospermchalkiness(DEC)showedskewnessdistribution,suggestingthatchalkinesstraitwasaffectedbyboth
major and minor genes together. In QTL mapping, three PGWC QTLs,qPGWC2,qPGWC4 andqPGWC5, w re
detected, which explained 2.84%, 3.74% and 14.09% of the genetic variation, respectively. Three DEC QTLs,
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qDEC1,qDEC4 andqDEC5, were mapped, which explained 2.96%, 4.88% and 7.79% of the genetic variation,
respectively. In QTL epistasis analysis, 7 and 5 pairs of epistasis QTLs for PGWC and DEC were identified
respectively,andtheircontributionratesrangedfrom0.23%to3.55%.TheRM307~RM518intervalharboredthe
PGWC and DEC QTLs, which were involved in epistatic interaction of PGWC and DEC respectively. The
RM598~RM5140 interval also harbored the PGWC and DEC QTLs, which also participated in epistatic
interactionofDEC. Environmental effect analysis showed the three DEC QTLs (qDEC1,qDEC4 andqDEC5)
and a pair of epistatic QTLs betweeneqDEC10 andeqDEC9 all exhibited significant or very closely significant
interactioneffectsundertheenvironmentalconditionsinearlyseasonatLonghaicityofFujianprovincein2010.
Keywords Rice(Oryza sativa L.),Chalkiness,Quantitativetraitloci,Epistasisanalysis
稻米垩白不仅使稻米外观变差，而且垩白部位
硬度低、整精米率低、蒸煮后饭粒裂纹多、饭粒蓬松
中空，严重影响稻米的加工、蒸煮食味品质(蔺万煌
等,2001;齐春华,2011)。不少研究表明，垩白性状已
成为目前限制我国稻米品质提升的最主要因素(高洪
儒等,2011;徐霞等,2011;金京花等,2012;孟维韧等,
2012)。因此，如何快速改善稻米的垩白性状已成为目
前中国水稻育种界亟待解决的问题。前人研究表明
稻米垩白受环境条件的影响较大，特别是灌浆期的
温度，但品种间存在明显差异，垩白性状还是受基因
控制为主(程方民等,2000;陈能等,2001;Chengetal.,
2005;Yamakawaet al., 2007; Kaneko et al., 2016)；垩
白为数量性状，受多基因控制，以加性效应为主(金正
勋等,2000;廖伏明等,2000)。可见，改良稻米垩白性
状的首要任务是改善品种自身的与垩白相关遗传物
质。因而迫切需要发现与克隆相关基因，进行功能分
析，全面解析垩白性状的遗传网络。
目前不少研究者利用不同类型遗传群体进行了
垩白性状的QTL定位及上位性互作效应分析，已获
得200多个与垩白相关的QTLs(Heetal.,1999;Tan
et al., 2000;曾大力等, 2002; Li et al., 2003; Li et al.,
2004; Wan et al., 2005;刘家富等, 2007;周立军等,
2009a;周立军等,2009b;陶亚军等,2015;Gao et al.,
2016;王林森等,2016)。尽管遗传座位众多，且易受
环境影响，但有些遗传座位还是能在不同遗传群体、
不同环境条件中稳定地出现，克隆这些基因及解析
其功能，对于了解垩白性状的遗传网络很重要。目前
真正意义上针对垩白性状克隆的基因仅有 Chalk5。
Chalk5编码了一种液泡H+-转运焦磷酸酶(V-PPase)，
具有无机焦磷酸酯水解作用及H+迁移活性。增加
Chalk5的表达，会影响胚乳中pH值的体内平衡，从
而影响蛋白体的合成及类囊泡状结构的产生，产生
空气间层，最终导致垩白的产生(Lietal.,2014)。编码
E3泛素连接酶的控制粒宽的 GW2基因(Songet al.,
2007)被认为也会影响垩白性状。一些与淀粉合成与
运输等相关的基因，如 OsSSI、OsSSIIa、OsSSIIIa/Flo5、
FLO2、FLO4、GIF1 和 OsRab5a 等(Kang et al., 2005;
Ryoo et al., 2007; Wang et al., 2008; She et al., 2010;
Wang et al., 2010; Fujita et al., 2011; Zhang et al.,
2011)，被认为也是影响水稻垩白的因素。然而这些基
因往往会导致胚乳形成白粉状，在育种中易于通过选
择予排除，在实际生产中并不会对稻米品质形成实
质的影响。此外，目前已被精细定位的垩白性状主效
QTLs有3个，即 qPGWC-7、QTLqPGWC-8和 qACE9。
qPGWC-7被定位于7号染色体的一个44kb长的区
间内(Zhouetal.,2009)，QTLqPGWC-8被定位于8号
染色体的一个 142 kb的区间内(Guo et al., 2011)，
qACE9则获得候选基因LOC_Os09g12660(Gaoetal.,
2016)。这些基因的克隆及功能分析值得期待。
佳辐占是本课题组于2003年育成的优质早籼
稻新品种，其优点是抗稻瘟病、高产稳产、长粒形、千
粒重达30g、米质达1级优质米标准，特别是垩白粒
率和垩白度在不同环境条件下均接近0(Wangetal.,
2007)。本研究将借助广陆矮4号/佳辐占重组自交系
群体，利用连续两年在福建上杭县和龙海市两地种植
6季的表型数据进行稻米垩白性状的QTL定位、上
位性分析及环境效应分析，寻找佳辐占中无垩白相关
遗传因子，以期发掘和利用其优质基因，为分子标记
辅助育种改良垩白性状及基因克隆提供前提条件。
1结果与分析
1.1垩白性状的遗传分析
1.1.1亲本材料的垩白性状
在2010年和2011年两年6季的种植中，广陆
矮4号(Guanglu'ai4,GLA4)的垩白粒率(PGWC)和垩
白度(DEC)分别为 96.0%~100.0%和 28.8%~52.0%；
佳辐占(Jiafuzhan, JFZ)的垩白粒率和垩白度分别为
0%~19.0%和 ~4.6%(表1)。结果显示，GLA4的垩
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白率粒在各个种植点均接近100%，垩白度的波动稍
大；JFZ除2010早季龙海种植点的垩白粒率和垩白度
较大外，其它种植点的表现均较为稳定，接近0。结果
表明遗传因素对垩白性状起到决定性的作用。
1.1.2GJRIL中垩白性状的遗传特性
在两年两地共6季的种植中，GJRIL的垩白粒
率和垩白度的群体平均值分别为34.38%~60.04%和
7.18%~23.72%(表2)。垩白粒率表现偏态分布，其中
上杭种植的4季表现偏向低值亲本分布；而龙海的
2季则表现为偏向高值亲本分布(图1A)。垩白度也表
现完全偏态分布，6季均表现为偏向低值亲本分布
(图1B)。由此可见，稻米垩白性状很可能受主效基因
与微效基因共同影响。
表2稻米垩白性状在GJRIL中的分离状况
Table2PhenotypingofricechalkinessinGJRIL
性状
Trait
垩白粒率(%)
PGWC(%)
垩白度(%)
DEC(%)
收种时间和地点
Time& site
2010.07SH
2010.11SH
2011.07SH
2011.11SH
2010.07LH
2011.07LH
2010.07SH
2010.11SH
2011.07SH
2011.11SH
2010.07LH
2011.07LH
平均
Mean
34.38±2.77
38.04±2.63
46.41±2.87
35.59±2.60
56.47±2.75
60.04±2.88
8.12±0.84
8.19±0.72
13.57±1.10
7.18±0.64
23.72±1.64
23.08±1.51
峰度
Kurtosis
-1.0
-1.2
-1.5
-1.1
-1.5
-1.4
1.3
2.1
1.0
0.8
-0.4
-0.7
偏度
Skewness
0.6
0.5
0.2
0.6
-0.2
-0.4
1.4
1.5
1.2
1.3
0.8
0.6
最小值
Min.
0.0
0.0
1.0
0.0
1.0
0.0
0.0
0.0
0.2
0.0
0.1
0.1
最大值
Max.
98.0
100.0
100.0
100.0
100.0
100.0
41.5
44.6
61.8
35.4
75.6
68.9
观测数
Number
140
162
145
166
167
156
140
162
145
166
167
156
注:07:早季;11:晚季;SH:上杭县;LH:龙海市
Note:07:Earlyseason;11:Lateseason;SH:Shanghangcounty;LH:Longhaicity
1.2稻米垩白性状的 QTL分析
QTL分析显示，垩白粒率和垩白度分别检测到
3个QTLs。垩白粒率QTLs分别位于2号染色体的
RM266~RM48区间、4号染色体的 RM307~RM518
区间和5号染色体的RM598~RM5140区间，加性效
应贡献率分别为2.84%、3.74%和14.09%(表3;图2)。
垩白度 QTLs分别位于 1号染色体的 RM472~
RM529区间、4号染色体的 RM307~RM518区间和
5号染色体的RM598~RM5140区间，加性效应贡献
度分别为4.88%、2.96%和7.79%(表3;图2)。这6个
QTLs分布于4个区间内，其中4号染色体的RM307~
RM518区间和5号染色体的RM598~RM5140区间
均同时检测到垩白粒率和垩白度的QTLs。
1.3稻米垩白性状的 QTL上位性分析
QTL上位性分析中，垩白粒率检测到 eqPGWC1-1
和 eqPGWC8、eqPGWC1-2 和 eqPGWC9、eqPGWC2-1
和 eqPGWC11、eqPGWC2-2和 eqPGWC11、eqPGWC3-1
和 eqPGWC4、eqPGWC3-2和 qPGWC4及 eqPGWC3-3
和 eqPGWC4七对上位性QTLs，遗传贡献率分别为
1.78%、3.03%、1.73%、1.77%、3.15%、3.55%及 0.23%
(表 4;图 3)；垩白度检测到 eqDEC1-1 和 eqDEC4、
qDEC1-2 和 eqDEC12、eqDEC1-3 和 eqDEC9、qDEC4
和 qDEC5 及 eqDEC10 和 eqDEC9 等五对上位性
QTLs，遗传贡献率分别为2.01%、2.62%、3.19%、1.18%
及3.25%(表4;图3)。
其中RM307~RM518区间的QTLs，qPGWC4和
稻米垩白性状的QTL检测、上位性及环境效应分析
QTLMapping,EpistasisandEnvironmentalEffectsAnalysisforRiceChalkinessTrait
表1两地多季种植中亲本的稻米垩白性状
Table1Ricechalkinessofparentsindifferentgrowingsites
时间和地点
Time&site
2010.07SH
2010.11SH
2011.07SH
2011.11SH
2010.07LH
2011.07LH
垩白粒率(%)
PGWC(%)
96.0
00.0
100.0
99.0
100.0
100.0
垩白度(%)
DEC(%)
34.4
28.8
51.8
46.7
52.0
36.0
垩白粒率(%)
PGWC(%)
0.0
0.0
1.0
2.0
19.0
1.0
垩白度(%)
DEC(%)
0.0
0.0
0.3
0.4
4.6
0.1
GLA4 JFZ
注:07:早季;11:晚季;SH:上杭县;LH:龙海市
Note: 07: Early season; 11: Late season county; SH: Shanghang
city;LH:Longhaicity
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表3GJRIL群体稻米垩白性状的QTLs
Table3QTLsforricechalkinessinGJRIL
性状
Trait
垩白粒率
PGWC
垩白度
DEC
QTLs
qPGWC2
qPGWC4
qPGWC5
qDEC1
qDEC4
qDEC5
区间
Interval
RM266~RM48
RM307~RM518
RM598~RM5140
RM472~RM529
RM307~RM518
RM598~RM5140
加性效应
A
4.15
12.14
13.47
3.72
3.02
4.66
贡献率(%)
H2(A)(%)
2.84
3.74
14.09
4.88
2.96
7.79
p-Value
0.0000**
0.0000**
0.0000**
0.0000**
0.0000**
0.0000**
注:QTL名称的组成为字母“q+性状简称+染色体号”(McCouchetal.,1997);**:极显著水平;*:显著水平;A:加性效应;H2(A):遗
传贡献率
Note:NameofQTL,“q+nameoftrait+numberofchromosome”;**:Verysignificantlevel;*:Significantlevel;A:Additiveeffect;H2(A):
Theheritabilityofadditiveeffect
表4GJRIL群体稻米垩白性状的上位性QTL
Table4EpistasisQTLsforricechalkinessinGJRIL
性状
Trait
垩白粒率
PGWC
垩白度
DEC
QTLi
eqPGWC1-1
eqPGWC1-2
eqPGWC2-1
eqPGWC2-2
eqPGWC3-1
eqPGWC3-2
eqPGWC3-3
eqDEC1-1
eqDEC1-2
eqDEC1-3
qDEC4
eqDEC10
区间i
Intervali
RM428~RM86
RM128~RM297
RM423~RM492
RM322~RM438
RM504~RM532
RM426~RM503
RM5475~RM468
RM578~RM35
RM581~RM23
RM212~RM486
RM307~RM518
RM271~RM311
QTLj
eqPGWC8
eqPGWC9
eqPGWC11
eqPGWC11
eqPGWC4
qPGWC4
eqPGWC4
eqDEC4
eqDEC12
eqDEC9
qDEC5
eqDEC9
区间j
Intervalj
RM506~RM337
RM444~RM316
RM209~RM229
RM209~RM229
RM119~RM471
RM307~RM518
RM119~RM471
RM471~RM401
RM511~RM117
RM444~RM316
RM598~RM5140
RM444~RM316
加性效应
AA
6.39
4.87
-3.69
-4.46
7.82
-5.88
-4.05
3.94
4.13
2.46
2.16
2.46
贡献率(%)
H2(AA)(%)
1.78
3.03
1.73
1.77
3.15
3.55
0.23
2.01
2.62
3.19
1.18
3.25
p-Value
0.0000**
0.0000**
0.0013**
0.0000**
0.0000**
0.0000**
0.0000**
0.0000**
0.0000**
0.0000**
0.0000**
0.0000**
注:QTL名字前的字母“e”:上位性QTL;尾后的“-数字”:同一性状在同一染色体上有多个QTLs;AA:加性效应;H2(AA):遗传贡献率
Note:“ +NameofQTL”:EpistasisQTL;“-number”:TherearemorethanoneQTLsforthesametraitononechromosome;AA:Ad-
ditivebyadditiveeffects;H2(AA):Th heritabilityofadditivebyadditiveeffect
图1GJRIL中稻米垩白性状的分布
注:A:垩白粒率分布;B:垩白度分布
Figure1DistributioncurveofricechalkinessinGJRIL
Note:A:Distribution ofPGWC;B:Distribution ofDEC
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2讨论
本研究是利用两年两地种植共6个季度的表型
数据进行QTL分析，所得QTLs均能在6个季度中被
qDEC4也分别参与了垩白粒率和垩白度的上位性互
作；而RM598~RM5140区间的QTL，qDEC5也参与
垩白度性状的上位性互作。eqPGWC4(RM119~RM-
471)、eqPGWC11 (RM209~RM229)和 eqDEC9 (RM-
444~RM316)分别与2个上位性QTLs发生互作，其
中 RM444~RM316在垩白粒率和垩白度的 QTL上
位性分析中均被检测到，且遗传贡献率均相对较大。
1.4稻米垩白性状的 QTL环境效应分析
利用6个季度的数据进行了垩白性状 QTL的
环境效应分析，结果发现，垩白度的3个QTLs(qDEC1,
qDEC4 和 qDEC5)与环境 5，即 2010年早季龙海种
植点(2010.07 LH)发生显著或极显著的效应，对表
型的贡献率分别为 0.87%、0.79%和 0.57% (表 5)；
eqDEC10 和 eqDEC9 这对上位性 QTLs的与环境 5
的环境效应也达到极显著水平，对表型的贡献率为
1.33%(表6)。
表5垩白度QTLs与2010.07LH的环境效应
Table5EnvironmentaleffectsbetweenDECQTLsandthe2010.07
LHenvironment
QTLs
qDEC1
qDEC4
qDEC5
区间
Interval
RM472~RM529
RM307~RM518
RM598~RM5140
加性效应
AE5
2.70
2.65
1.64
贡献率(%)
H2(AE5)(%)
0.87
0.79
0.57
p-Value
0.0014**
0.0044**
0.0461*
注: **:极显著水平;*:显著水平;AE5:性效应;H2(AE5):遗传贡
献率
Note:**:Verysignificantlevel;*:Significantlevel;AE5:Addi-
tive byenvironment interaction effect; H2(AE5): The her tability of
additivebyenvironmentinteractioneffects
稻米垩白性状的QTL检测、上位性及环境效应分析
QTLMapping,EpistasisandEnvironmentalEffectsAnalysisforRiceChalkinessTrait
图2GJRIL群体稻米垩白性状的QTL
注:浅灰色:垩白粒率QTL;黑色加粗:垩白度QTLs
Figure2QTLofricechalkinessinGJRIL
Note:Frenchgrey:QTLsforPGWC;Blackbold:QTLsforDEC
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稳定地检测到。QTL定位中，垩白性状QTL分布4个
区间，分别是1号染色体的RM543~RM302、1号染色
体的 RM472~RM529、4号染色体的RM518~RM307
和5号染色体的RM5140~RM598。我们先前的研究
中在5号染色体的RM5140~RM598检测到了垩白
性状的主效 QTL，遗传贡献率约 40% (王情英等,
表6垩白度上位性QTLs与2010.07LH的环境效应
Table6EnvironmentaleffectbetweenDECeQTLsandthe2010.07LHenvironment
QTLi
eqDEC1-1
eqDEC1-2
eqDEC1-3
qDEC4
eqDEC10
区间i
Intervali
RM578~RM35
RM581~RM23
RM212~RM486
RM307~RM518
RM271~RM311
QTLj
eqDEC4
eqDEC12
eqDEC9
qDEC5
eqDEC9
区间j
Intervalj
RM471~RM401
RM511~RM117
RM444~RM316
RM598~RM5140
RM444~RM316
加性效应
AAE5
1.70
1.57
1.10
0.00
2.64
贡献率(%)
H2(AAE5)(%)
0.33
0.28
0.37
0.04
1.33
p-Value
0.1105
0.2433
0.1680
0.9970
0.0014**
注:**:极显著水平;AAE5:加性效应;H2(AAE5):遗传贡献率
Note:**:Verysignificantlevel;AAE5:Additivebyadditivebyenvironmentinteractioneffects; H2(AAE5):Theher abilityofadditiveby
additivebyenvironmentinteractioneffects
2011)，Liu等(2012)在相近的区间内(RM289~RM34-
37)检测到了 1个垩白粒率的主效 QTL，贡献率达
25%。其余3个区间内目前还未见有报道已克隆基因
或精细定位的QTL。
QTL上位性分析发现 RM307~RM518区间的
qPGWC4和 qDEC4、RM598~RM5140区间的 qDEC5
图3GJRIL中垩白性状上位性QTLs
注:浅灰色:垩白粒率QTLs或上位性QTLs;黑色加粗:垩白度QTLs或上位性QTLs;虚线:QTLs之间的互作
Figure3EpistasisQTLsofricechalkinesstraitsinGJRIL
Note:Frenchgrey:QTLsorepistasisQTLsforPGWC;Blackbold:QTLsforDEC;Dashline:InteractionbetweenthetwoQTLs
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分别参与了相应垩白性状的上位性互作。eqPGWC4
(RM119~RM471)、eqPGWC11(RM209~RM229)和 eq-
DEC9 (RM444~RM316)分别与2个上位性 QTLs发
生互作，其中RM444~RM316在垩白粒率和垩白度
的上位性分析中均被检测到，且遗传贡献率均相对
较大。由此可见，上位性互作虽然单对QTLs遗传贡
献率不大，不过由于互作位点多，综合贡献率不小，
也是稻米垩白形成的一个重要的因素。
在垩白性状QTL的环境效应分析中发现，垩白度
的3个QTLs(qDEC1,qDEC4 和 qDEC5)及 eqDEC10
和 eqDEC9这对垩白度上位性QTLs与2010年龙海
早季(2010.07LH)环境发生显著或极显著的互作效应。
3材料与方法
3.1试验材料及遗传群体
以广陆矮4号(Guanglu’ai4hao,GLA4)为母本，
本课题组选育的优质早籼稻品种佳辐占(Jiafuzhan,
JFZ)为父本，在厦门大学现代农业科研与教学基地
配置杂交组合，F2分离群体采用单粒传方式继代，获
得广陆矮 4号/佳辐占的重组自交系(recombinant
inbred line,RIL)，简称GJ 。本研究于2009年早
季将收获晒干的GJRIL各株系种子平均分成 6份
于冰柜储存，于2010年和2011年连续两年分别在漳
州龙海早季和上杭茶地早晚季种植，获得不同种植环
境6季的垩白性状表型数据。稻株种植的株行距为
20×20cm，单本插植，水分、肥料、病虫害防治等田间
栽培管理按一般大田生产进行。
3.2稻米垩白性状表型分析
水稻成熟后分别收取亲本及每个重组自交系的
谷粒，晒干后，检测垩白粒率(percentageofgrainswith
chalkiness,PGWC)及垩白度(degreeofendospermch-
alkiness,DEC)。
利用浙江台州市粮仪厂的检验砻谷机 JLGJ4.5
制备糙米，用日本KETT试验碾米机PEARLEST碾
制精米。挑选100粒以上发育正常的整精米，撒播于
扫描仪上，谷粒与谷粒之间不接触与重叠，联机电脑
上打开日本SATAKE公司的分析软件JMWT12，选
择食用大米国标 GB1354标准及籼稻分析功能，点
击开始进行扫描分析，运行完成后软件返回稻米的
垩白粒率及垩白度表型值。
3.3 QTL定位、上位性分析及遗传图谱绘制
本实验室基于 GJ RIL的 180个株系，构建了
SSR标记遗传图谱，该图谱全长约 1 015.7 cm，含
127对SSR标记，平均标记间距为8cm(江良荣等,
2007)。本研究利用该图谱及该群体2年两地6个季
度的稻米垩白性状的表型数据进行QTL定位、上位
性及环境效应分析。
应用QTLNetwork2.1进行QTL定位。首先按用
户手册制作map文件和 data文件；然后打开软件
QTLNetwork2.1，点击新建文件，导入map文件和data
文件；接着设定相关参数，如选择分析的显著水平为
0.05、MCMC分析方法等，点击确定，软件开始运行
计算，完成后软件返回分析结果。
QTL的命名方式为“q+性状简称+染色体号”
(McCouchetal.,1997)，上位性QTL在其名字左上角
加上“e”。
利用MapChart2.2软件绘制遗传图谱(Voorrips,
2002)。
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BIL群体分析稻米垩白率QTL及互作效应,中国农业科
学,42(4):1129-1135)
!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!
《分子植物育种》征稿启事
《分子植物育种》是由国家科技部批准，国家新闻出版署核准的刊物。本刊“立足国内，面向国际”，是一
份为转基因育种、分子标记辅助育种及常规育种服务的国际化科学杂志。围绕水稻、小麦、玉米、油菜、大豆、
棉麻、薯类、果树、蔬菜、花卉、茶叶、林草等，刊登分子遗传育种理论、分子育种方法、分子育种研究动态以及
优良种质培育等方面的科学论文应用成果。从2003年创刊以来，已被美国化学文摘(CA)，英国《国际农业
与生物科学研究文摘》(CABI)，中国科学引文数据库(CSCD)、中国期刊全文数据库(CJFD)、中文科技期刊数
据库，中国核心期刊(遴选)数据库，中国生物学文摘和中国生物学数据库(CBA)等多家中外文献数据库收录。
本刊是北京大学图书馆《中文核心期刊要目总览》之核心期刊、中国科学技术信息研究所的中国科技论文统
计源期刊之核心期刊；是中国科学院文献情报中心的中国科学引文数据库(CSCD)核心库来源期刊。
特向您征集研究论文和研究报告：
研究论文：反映我国植物分子生物学和分子育种领域在基础理论、应用研究和高新技术开发方面的、在
国内外公开出版的刊物上尚未发表过的原始研究工作报告。论文篇幅要求在8个印刷页面以上，相当某些
国际刊物的Fulllengthpaper。
研究报告：以简要的形式发表的原始研究工作报告。论文篇幅要求在5~8个印刷页面左右。
欢迎登录在线投稿系统网址：http://www.molplantbreed.org。也可以通过投稿邮箱mpb@molplantbreed.
org,mpb@hibio.org或molplantbreed@126.com来稿。
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